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彼らは 7 塩基の末端逆向き反復配列を，我々は 6 塩基の同
配列を発表した。私が彼らの間違いを指摘し，結局，アメ
リカ科学アカデミー紀要に並んで掲載されることになった











































































図 1　枯草菌 168 株のリシーケンス結果．各研究室保存株のゲノム配列のうち，参照配列（NCBI Refseq NC_000964.3　文献 19）と異な



























から開始するため，Ori/Ter 比が 2 以上になるのに対し，
定常期のゲノムでは Ori/Ter 比は 1 である。実際に枯草

















ピングでは，緩やかな V 字形を示し，Ori はかろうじて推
定できたが（図 4），Synechocystis sp. PCC 6803 株におい


















図 2　シアノバクテリア Synechocystis sp. PCC 6803 亜系株の
系統関係．文献 9，図 4 より加筆して改訂．
図 3　リード深度マッピングによるゲノム DNA 量の解析．θ 型
複製を行うバクテリアにおいて，複製開始領域（ori）と複
製終了領域（ter）の DNA 量を比較すると，対数増殖期で
は複製頻度が高いため，ter に比べ ori 付近の DNA 量は多
くなる．一方，複製が停止する定常期では ori と ter のゲ
ノム量の差は少ないと考えられる（左）．次世代シーケン
サーを用いてリード深度（縦軸）を参照配列（Ori を 0 に
配置）にマッピングするとライブラリーに含まれる DNA
断片の数を定量的に解析できる（右）．対数増殖期の細胞

























































では plsX の解析から見えてきた 3 つのネットワークにつ
いて述べることにする。
⑴　栄養状態に応じた細胞増殖・分裂の制御機構
　第 1 に我々は PlsX が FtsA 始めいくつかの細胞分裂関
連因子と相互作用を示したことから，細胞分裂への関与を




層性では PlsX は FtsA よりも上位にあることがわかり，
脂質合成系が細胞分裂装置を支配していることを示唆して























































S11 および S21 はリボソームの最外殻に位置し，最後にア
図 6　PlsX は FtsZ 非依存的に分裂予定域に局在する．PlsX の




た，この局在が FtsZ に依存するか検証するため，ftsZ 誘
導株における PlsX の局在を観察した．ftsZ の誘導を制限
すると正常な Z-ring が形成できず，分裂異常を示す．しか
し，PlsX は野生株の場合と同様に分裂予定域に局在して
いた．したがって PlsX は，FtsZ 非依存的に分裂予定域に
局在することが分かった．PC：位相差顕微鏡像．




















S11 に続いて最後に S21 がアセンブルする。さらに rpsK































































に存在する 2 種類のエンドペプチダーゼ LytE と CwlO に
着目した。この 2 者の二重欠損は上述のように致死になる
が，その活性は IseA と PdaC という 2 つの因子によって
厳密に制御されている。さらに，WalR/WalK 二成分制御






図 10　S11 および S21 の機能に関しる考察．栄養を感知する詳
細な機構は未だ不明だが，リボソームタンパク質，中で
も，S11，S21 が栄養状態のセンサーとしての役割を持ち，
SigD 転写制御機構のパスウェイに働きかけて SigD の活
性化を制御し，対数増殖期から定常期の移行に関与して
いると考えられる．文献 16，図 1 に加筆して改訂．
32 吉川
walH/walI 産物は細胞膜中でセンサーキナーゼ WalK を
不活性状態に保つ働きをしていることが知られているが，
































































図 12　細胞増殖制御に関する PlsX の機能ネットワーク．これま




さらに本項では述べなかったが，S21 は WalRK の活性化
の機能をもつことがわかり，この WalRK の活性化により
PlsX の温度感受性を抑圧していると考えられること，さ
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been  the  focus of biologists’  attention as molecular biology has developed. After  the Nobel prize  for 
sequencing technique by Sanger and Gilbert, nucleotide sequencing has been gradually  improving and 
finally burst  into an era of massive decoding.   Present-day,  for most biology  targets,  it has become 




Here  I present  some unique  techniques using next generation  sequencer  (NGS) and apply  them to 
determining the bacterial origin of replication.   For  the analysis of  the cyanobacterial  study  in which 
basic biological principle,  i.e. DNA replication or  transcription, has not been elucidated, NBS has been 
powerful  tool and  I  introduce  light-dependent DNA replication as well  as DnaA dependency among 
various cyanobacteria.   Alternatively,  several newly  identified networks  involved  in essential  lipid 
synthetic  enzyme, PlsX,  in Bacillus subtilis  are described.   Based on our post-genome project, we 
identified several interactions between PlsX and cell division machinery.  Besides, from the temperature 
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